UNIVERSIDADE ESTADUAL DE PONTA GROSSA
SETOR DE CIENCIAS AGRARIAS E TECNOLOGIA

DEPARTAMENTO DE ZOOTECNIA

JESSICA VIBLY CAMARGO

ESTIMACAO DE PARAMETROS GENETICOS VIA ssGBLUP PARA
CARACTERISTICAS DE ESPESSURA DE GORDURA NA PICANHA E
ACABAMENTO DE CARCACA EM BOVINOS DA RACA NELORE

PONTA GROSSA

2021



JESSICA VIBLY CAMARGO

ESTIMACAO DE PARAMETROS GENETICOS VIA ssGBLUP PARA
CARACTERISTICAS DE ESPESSURA DE GORDURA NA PICANHA E
ACABAMENTO DE CARCACA EM BOVINOS DA RACA NELORE

Trabalho de conclusédo de curso para obtencéo do titulo de
graduacdo do curso de Bacharelado de Zootecnia na
Universidade Estadual de Ponta Grossa, Area de Zootecnia

Orientador: Prof2. Dr2. Amanda da Lapa Silva

PONTA GROSSA

2021



JESSICA VIBLY CAMARGO

ESTIMACAO DE PARAMETROS GENETICOS VIA ssGBLUP PARA
CARACTERISTICAS DE ESPESSURA DE GORDURA NA PICANHA E
ACABAMENTO DE CARCACA EM BOVINOS DA RACA NELORE

Trabalho de Conclusao de Curso apresentado para obtencao do titulo de graduagéo
do curso de Bacharelado de Zootecnia, na Universidade Estadual de Ponta Grossa,
Area de Zootecnia

Ponta Grossa, 25 de outubro de 2021

Profé. Dra. Amanda da Lapa Silva- Orientador

Universidade Estadual de Ponta Grossa

Prof. Dr. Victor Breno Pedrosa

Universidade Estadual de Ponta Grossa

Ms. Pamela Carla Machado

Universidade Estadual de Ponta Grossa



AGRADECIMENTOS
Primeiramente a Deus por me fortalecer em todos os momentos.
A meus pais Soraya e Mauri, por sempre me apoiarem.

Ao Professor Dr° Victor Breno Pedrosa, pela orientacdo, apoio e amizade construida
durante toda graduagao.

A meus amigos e companheiros do curso de Zootecnia, assim como meus
companheiros do laboratério Lema (Laboratério de estudos em Melhoramento
Animal).

A Agropecuéaria Katayama Ltda por disponibilizar os dados para realizacdo do
trabalho.

A Fundac&o Araucaria e Universidade Estadual de Ponta Grossa pela oportunidade
oferecida.



RESUMO

ESTIMACAO DE PARAMETROS GENETICOS VIA ssGBLUP PARA
CARACTERISTICAS DE ESPESSURA DE GORDURA NA PICANHA E
ACABAMENTO DE CARCACA EM BOVINOS DA RACA NELORE

A estimacdo de parametros genéticos via ssGBLUP permite que sejam utilizadas,
simultaneamente, informacdes de pedigree, dados de desempenho e gendtipos, para
avaliacdo mais eficaz das herdabilidades e correlagdes genéticas de caracteristicas
de interesse zootécnico. Objetivou-se estimar os parametros genéticos pelo método
single-step GBLUP para as caracteristicas de espessura de gordura na picanha
(EGP8) e acabamento de carcaca (ACAB) em bovinos de corte da raca Nelore. A
presente pesquisa foi realizada nos rebanhos da agropecuaria Katayama Ltda,
utilizando dados fenotipicos de 10343 animais da raca Nelore, divididos em 359
grupos contemporaneos. Do total, 3240 animais foram genotipados com chip de 35k
marcadores do tipo SNP. As analises de parametros genéticos foram processadas
através dos programas da familia BLUPF90. Os resultados obtidos para os
coeficientes de herdabilidade (h?) foram de 0,30 e 0,31, para EGP8 e ACAB,
respectivamente e a correlacdo genética obtida entre ambas foi de 0,98. Tais
resultados representaram estimativas de herdabilidade moderadas, que refletem que
as caracteristicas em questédo apresentam bom potencial de selecdo genética e, que
a selecédo para uma delas acarretaria na selegéo indireta da outra, sendo suficiente
gue apenas uma delas seja adotada como critério de selecéo.

Palavras-chave: correlacdo; herdabilidade; single-step



ABSTRACT

GENETIC PARAMETER ESTIMATION VIA ssGBLUP FOR RUMP FAT
THICKNESS AND CARCASS FINISHING IN NELLORE CATTLE

The estimation of genetic parameters via ssGBLUP allows the simultaneous use of
pedigree information, performance data and genotypes, for a more efficient evaluation
of heritability and genetic correlations of traits of economic interest. The objective of
this study was to estimate the genetic parameters using the single-step GBLUP
method for rump fat thickness (EGP8) and carcass finishing (ACAB) traits in Nellore
beef cattle. The present research was carried out in Katayama Ltda agricultural herds,
using phenotypic data from 10343 Nellore animals, divided into 359 contemporary
groups. Of the total, 3240 animals were genotyped with a 35k chip SNP-type markers.
The analyzes of genetic parameters were processed through the programs of the
BLUPF90 family. The results obtained for the heritability coefficients (h?) were 0.30
and 0.31, for EGP8 and ACAB, respectively, and a correlation obtained between both
parts was 0.98. Such results represent a moderate heritability, which reflect that the
traits in question have the potential for genetic selection, in which the selection for one
of them would lead to the indirect selection of the other, being enough that only one of
them is adopted as a selection criterion.

Palavras-chave: correlations; heritability; single-step
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1. INTRODUCAO

O rebanho bovino brasileiro em 2020 atingiu a marca de 187,55 milhdes de
cabecas de gado, sendo que, a participagao exclusivamente destinada ao corte foi de
79,76% referente ao total (ABIEC, 2021). Ainda, no mesmo ano, o pais foi o maior
exportador de carne bovina do mundo, totalizando 2,69 milhdes toneladas
equivalentes de carcacga, confirmando desta forma, ndo somente sua importancia
econdmica local, mas também no cenério internacional de exportacfes de produtos
carneos (ABIEC, 2021).

Dentre os bovinos de corte criados no Brasil, os animais zebuinos (Bos taurus
indicus) representam 80% da populac¢éo nacional, 0s mesmos sdo conhecidos por sua
adaptabilidade e resiliéncia em ambientes tropicais e, por isso, se adaptaram muito
bem as condic¢des regionais aqui encontradas (OLIVEIRA et al., 2014). A raca Nelore
por sua vez, se caracteriza por ser a mais representativa totalizando 90% entre as
racas zebuinas existentes no pais (LOPES et al., 2021; MAGALHAES et al., 2016)

Apesar da adaptacao as condi¢des de criacao, os animais da raca Nelore ainda
demandam de melhorias quando se trata de indices produtivos, como caracteristicas
de carcaca e gordura subcutanea, visto também a importancia econdmica das
mesmas (MEDEIROS et al., 2017). Entretanto, a adocéo destas caracteristicas em
programas de melhoramento genético no Brasil é relativamente recente quando
comparado com outras, como, por exemplo, aquelas relacionadas ao crescimento
(GORDO et al., 2016).

A espessura de gordura medida na carcaca atua como indicativo de qualidade
de carne, por estar intimamente ligada ao sabor e também a maciez deste produto.
Adicionalmente, esta caracteristica atua na protecdo do musculo no processo de
resfriamento de carcacga, minimizando perdas que ocorrem apos o abate (MEDEIROS
et al., 2017). Além disso, as especificacbes do mercado de bovinos de corte requerem
uma espessura de gordura superior a que as racas zebuinas, em média, sdo capazes
de proporcionar, assim, indicando necessidade de esfor¢cos para a melhoria genética
de tal caracteristica (MEDEIROS et al., 2017).

Neste contexto, o conhecimento dos parametros genéticos, envolvendo
herdabilidade, componentes de variancia e correlacbes genéticas colaboram na

determinacao dos objetivos de selecao, contribuindo com informagdes que auxiliam o
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criador na tomada de decisdes (LIMA et al., 2019). As estimativas de herdabilidade,
permitem avaliar quanto da variagdo fenotipica se deve a efeitos genéticos aditivos, o
gue atribui relacéo direta com os ganhos genéticos esperados ao médio e longo prazo
(DORNELLES et al., 2012).

Caracteristicas relacionadas a qualidade da carne, como a espessura de
gordura e 0 acabamento de carcaca, sao dificeis de serem melhoradas pelo método
tradicional de selecdo, pois a medicdo € dispendiosa e por vezes requer 0O
procedimento de abate dos animais (FABRICIA et al., 2019). Além disso, a selecdo
tradicional necessita de testes de progénie para avaliagdo dos touros, que demanda
muitos anos para obtencdo dos resultados, prolongando o processo de escolha
acurada de reprodutores de genética superior (GORDO et al., 2016). Tendo em vista
as dificuldades relatadas, a selecao que utiliza informac¢des de genoma bovino torna-
se uma alternativa viavel a ser utilizada, tanto para a escolha de animais superiores,
como para melhoria da confiabilidade das informacdes de parametros genéticos das
caracteristicas de interesse econémico.

Com esta nova ferramenta tecnoldgica aplicada ao melhoramento animal, além
das informacgdes fenotipicas e da genealogia, a informacdo gendémica dos individuos
€ utilizada, permitindo a atribuicdo de efeitos de marcadores moleculares, o que
contribui para elevar a confiabilidade da informacdo genética predita. Com isso, as
estimativas de parametros genéticos e dos valores genéticos dos animais ficam mais
acuradas e, por consequéncia, torna o processo de selecdo mais preciso
(MEUWISSEN; HAYES; GODDARD, 2015).

Dentre as diferentes abordagens gendmicas, 0 método proposto por Legarra et
al. (2009), single-step GBLUP, e aprimorado por Aguilar et al. (2010), permitiu a
utilizacdo conjunta de todas as informacdes de pedigree, gendtipo e fendtipo, o que
trouxe dinamismo e precisao ao sistema de avaliacdo gendmica. Tal método tem sido
adotado pelos principais programas de selecéo pelo mundo, devido a sua facilidade
de aplicacdo e rapidez na atribuicdo de resultados acurados. Além disso, 0 método
ssGBLUP permite avaliar animais genotipados com animais ndo genotipados e
demanda de menores procedimentos computacionais (LOPES et al., 2021).

Com isso, objetivou-se estimar os parametros genéticos pelo método single-
step GBLUP para as caracteristicas de espessura de gordura na picanha e

acabamento de carcaca em bovinos da raca Nelore.
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2. MATERIAL E METODOS

Foram utilizadas informacfes fenotipicas de 10343 bovinos da raga Nelore,
dentre os quais 3240 individuos foram genotipados com base em um painel de SNPs
GGP-Indicus 35K (Neogen Company, Lansing, Michigan, USA), desenvolvido
especificamente para a raca Nelore. A extracdo do material genético foi realizada a
partir das amostras de foliculos pilosos dos animais, seguindo o protocolo baseado na
extracdo com Fenol-Cloroférmio. Conseguinte, as concentracdes de DNA (ng/uL)
juntamente com o seu grau de pureza foram determinadas por espectrofotometria. Os
animais estudados nasceram entre os anos 2008 a 2016, distribuidos nos rebanhos
da agropecuaria Katayama Ltda, localizados nos estados de Sao Paulo, Mato Grosso
do Sul e Mato Grosso. Os animais foram agrupados em grupos de contemporaneos
gue consideraram os componentes: fazenda, ano de nascimento, sexo e grupo de
manejo. As caracteristicas estudadas foram espessura de gordura na picanha (EGP8)
e acabamento de carcaca (ACAB), medidas a partir da ultrassonografia ao sobreano

(18 meses de idade). Os modelos de analise consideraram a estrutura geral a seguir:
Y=Xb+Za+e

Em que: Y é o vetor de observacdes fenotipicas; X € a matriz de incidéncia
relacionando os fenoétipos aos efeitos fixos, b é o vetor de efeitos fixos, incluindo grupo
de contemporaneo (fazenda, safra e grupo de manejo) e, como covariaveis (efeito
linear e/ou quadréatico), sera considerada a idade no momento da medida; Z é a matriz
de incidéncia que relaciona o animal ao fendétipo; a € o vetor de efeitos dos animais; e
€ o vetor de efeitos residuais. As variancias de a e sdo representados por:

Ho?, 0

Var[ae]:[ 0 Io?

Em que: 02 4 é a variancia genética aditiva direta e 02 ¢ é a variancia residual.
H é a matriz que combina a matriz de pedigree e a matriz de informacéo genbmica,
conforme apresentado por (AGUILAR et al., 2010). | é uma matriz identidade. A
inversa da matriz H é:

0

0
11— -1
H™=A +[0 G — 451
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Em que: A é matriz de pedigree para todos os animais, A2z € a matriz de
parentesco para animais genotipados e G é a matriz de parentesco gendmico.

O controle de qualidade das informag8es genotipicas foi determinado pela taxa
de determinacdo de gendtipos (call rate), considerando valores abaixo de 0,90 (90%
dos gendtipos determinados), além de SNPs ndo autossémicos, SNP com a mesma
posicao, MAF (menor frequéncia alélica) < 0,02, p valor para HWE (Hardy-Weinberg
equilibrium) < 10-5, Call rate < 0,90, r? (correlacdo entre SNPs) > 0,995 com SNPs
adjacentes em uma janela de 100 SNPs, resultando em apenas um marcador de cada
par de SNPs altamente correlacionados. Estes critérios, além das analises de
parametros genéticos foram realizados por meio da metodologia do single-step
(ssGBLUP), processados, através dos programas da familia BLUPF90, usando o
pacote AIREMLF90 que corresponde ao procedimento de méxima verossimilhanca
restrita de informacdo meédia, utilizados para estimar os componentes de variancia e
herdabilidade (MISZTAL et al., 2015).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As estatisticas descritivas sdo apresentadas na tabela 1. As informacdes
referentes a espessura de gordura na picanha (EGP8) e acabamento de carcaca
(ACAB) foram obtidas através de 10.343 animais, separados em 359 grupos de
contemporaneos, originados de 5026 vacas e 382 touros.

A média obtida para medida de EGP8 e ACAB foi de 3,49 £1,91 e 3,46+1,83,
respectivamente (Tabela 1). Bonamy et al. (2018) apresentaram média de 4,61+2,44
e 3,08+1,75 para EGP8 e ACAB respectivamente também para bovinos da raca
Nelore. Assim como para Martins et al. (2020) em estudo com a mesma raca, relatou
médias de 3,11+1,47 e 4,55+1,95 para EGP8 e ACAB respectivamente. Ressaltando

gue ambos os estudos descritos utilizaram da metodologia genémica ssGBLUP.

TABELA 1 - Estatistica descritiva dos animais da ra¢ca Nelore genotipados para as caracteristicas

EGPS8 e ACAB.
N MEDIA+D.P. N.TOUROS N.VACAS N.CG
EGP8 10343 3.49+1.91 382 5026 359
ACAB 10343 3.46%1.83 382 5026 359

EGP8=espesusura de gordura subcutanea. ACAB=acabamento de carcaga. N=nimero de animais.
MEDIA= média obtida por medida. DP= desvio padrdo. N.TOUROS= nGmero de touros. N.VACAS=
namero de vacas. N.CG= numero de grupos de contemporaneos.

Fonte: A autora.

A partir das informacBes genbmicas obtidas no presente estudo, foram
estimados os parametros genéticos de herdabilidade e correlacdo. Na tabela 2
encontram-se as estimativas de variancia aditiva (0%) de 0,37 e 0,31 para EGPS8 e
ACAB, respectivamente, variancia ambiental (%) de 0,85 e 0,70 para EGP8 E ACAB,
respectivamente e variancia fenotipica (o2p) apresentando valores de 1,22 e 1,01 para
EGP8 e ACAB respectivamente. Valores semelhantes foram descritos por Martins et
al. (2020), denotando-se que para variancia aditiva foi de 0,37 e 0,15 para EGP8 e
ACAB respectivamente, em relacdo a variancia ambiental foi de 0,85 e 0,42 para
EGP8 e ACAB, respectivamente e em seguida para variancia fenotipica de 1,22 e 0,57
para EGP8 e ACAB, respectivamente. As variancias sao primordiais para obtengao

dos parametros herdabilidade e correlacdo, denota-se que tais variancias tenderam a
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ser maior para EGP8 do que para ACAB, refletindo que EGP8 apresenta maior
dependéncia de fatores ambientais, que por sua vez, acarreta em maior variancia
fenotipica (YOKOO et al., 2015).

Além disso, sdo demonstrados os valores de herdabilidade, em que se obteve
maior valor para ACAB (0,31) do que para EGP8 (0,30) mesmo que de forma sutil.
Ressalta-se que ambas apresentaram resultados de moderada magnitude. Tendo em
vista que a estimativa de herdabilidade moderada varia de 0,20 a 0,39 (BOURDON et
al.,, 1997). Tal parametro destaca o potencial das caracteristicas de serem
incorporadas no rebanho e de resposta a selecédo (LOPES et al., 2021; MARTINS et
al. 2020). Também é representada a correlacao genética entre elas (rg EGP8_ACAB)

de 0,98, indicando que sao fortemente correlacionadas.

TABELA 2 - Estimativa dos parametros genéticos para caracteristicas de espessura de gordura na
picanha e acabamento de carcaca no gado Nelore.

o’a o’ o’p h? EP rg EGP8_ACAB
EGP8 0,37 0,85 1,22 0,3 0,02
ACAB 0,31 0,7 1,01 0,31 0,02 0,98

EGP8= espessura de gordura na picanha. ACAB= acabamento de carcaca. g%a= varidncia aditiva.
o2e= variancia ambiental. g?p= variancia fenotipica. h? = herdabilidade. EP= erro padrio. rg
EGP8_ACAB= correlacao genética entre espessura de gordura na picanha e acabamento de carcaca.

Fonte: A autora.

As herdabilidades moderadas relatadas, refletem que as caracteristicas sofrem
influéncia do ambiente, entretanto, apresentam contribuicdo genética consideravel,
em relacdo a variacao total das caracteristicas (MEHDI et al., 2013), sendo que tais
valores representam quanto da variacdo fenotipica é devido a variacao genética. De
maneira objetiva denota-se que 30-31% da caracteristica € atribuivel as diferencas
genéticas nos mesmos, correspondendo a proporcdo que serdo transmitidas
diretamente de uma geracéao para outra (BERRY et al., 2017)

Para caracteristica espessura de gordura na picanha, o valor apresentado de
0,30 é maior que aqueles relatados para raca Nelore por Buzanskas et al. (2017) de
0,19. E demonstrado na literatura também para gado Nelore valor superior por Bonin
et al. (2015) de 0,47. A diferenciagcéo dos valores de herdabilidade se refere ao fato

da mesma n&o ser um parametro constante, podendo variar com o tempo, sele¢éo,
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manejo, ambiente, métodos de selecdo, entre outras, assim variando entre
populacdes e espécies (YOKOO et al., 2007; MAGALHAES et al., 2017). Sugerindo
gue a herdabilidade em uma populacdo nao relata, em teoria, a mesma heranca em
outra populacao. (VISSCHER et al., 2008).

Todavia, ressaltando que s&o observados na literatura resultados de
herdabilidade semelhantes entre populacbes da mesma espécie, ou até mesmo de
outra espécie (VISSCHER et al., 2008), como nos resultados descritos por Bonamy et
al (2018), Martins et al. (2020) e Neto et al. (2017), os quais observaram
herdabilidades de 0,34, 0,30 e 0,29, respectivamente. Ambos os estudos fizeram uso
da abordagem gendmica ssGBLUP, sugerindo assim, que ao englobar informacdes
gendmicas juntamente a matriz de pedigree tradicional, acarreta em maior precisédo
das estimativas genéticas (GORDO et al., 2016)

Para caracteristica acabamento de carcaca, em que foi obtido valor de 0,31 em
nossos achados, em estudo Zuin et al. (2012) os autores relataram herdabilidade de
0,21, com magnitude moderada, mas que devido ao desvio da mesma (+0,03)
mostrou-se potencialmente de magnitude baixa a modera. Valores acima foram
relatados por Bonin et al. (2015) de 0,44, visto que a variacdo na heranca de
caracteristicas de carcaca na raca Nelore pode ser justificada pela intensidade de
selecao praticada no estudo descrito. Além disso, valores de herdabilidade mais altos
correspondem a maior proporgdo da expressao fenotipica da caracteristica atribuida
a variancia geneética. Assim como para caracteristica de espessura de gordura na
picanha, as variagdes nos valores de herdabilidade também podem ser justificadas
pela diferenciacéo entre populacdes (YOKOO et al., 2007; MAGALHAES et al., 2017).
As mudancas ocorrem devido ao fato que variacoes aditivas, ndo aditivas e ambientais
sédo de populacdes especificas, e que a variancia genética depende da segregacao
em uma populacéo de alelos que influenciam em determinada caracteristica, além do
tamanho dos efeitos das variantes e o0 modo de acdo dos genes (VISSCHER et al.,
2008)

Um valor muito semelhante ao estimado no presente estudo de 0,31 para ACAB
foi relatado por Silva et al. (2017) de 0,28, também utilizando a abordagem ssGBLUP.
Reafirmando mais uma vez, que o modelo estatistico teve influéncia nos valores
obtidos (GORDO et al., 2016). Foi encontrado no presente estudo correlacdo genética

entre espessura de gordura na picanha e acabamento de carcaca de alta magnitude,
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0,98, isso reflete a forca da relacéo linear entre as duas, devido as suas influéncias
genéticas subjacentes (BERRY et al., 2017), tal parametro caracteriza até que ponto
elas apresentam um fundo genético comum podendo ser parcialmente devido ao
desiquilibrio de ligacdo entre os genes, parcialmente devido a pleiotropia.
(AKEESSON et al., 2008). Valores elevados como o observado sugerem o nivel de
similaridade nos mecanismos genéticos (BOLIGON et al., 2013), uma vez que tais
resultados ja eram esperados por apresentarem caracteristicas de tecido semelhantes
(BUZANSKAS et al., 2016). A partir da alta correlacdo também podemos demonstrar
gue a selecdo para EGP8 acarretaria em selecdo para ACAB e vice-versa,
proporcionando a vantagem de que apenas uma delas necessitaria ser inclusa em
programas de selecdo genética, ou seja, pode ser realizada a sele¢éo indireta das
mesmas (AMARAL et al., 2014 ; GATHURA et al., 2020).

Gordo et al. (2012) relatou correlacédo de 0,69 para caracteristica espessura de
gordura na picanha e acabamento de carcaca no gado Nelore, entretanto, ele pondera
gue h& necessidade da inclusdo de ambas caracteristicas no processo de selecao
devido a falta de uniformidade da caracteristica relacionada a acabamento de carcaca,
entretanto, essa ponderacdo pode ser justificada pela correlacdo relatada pelos
autores nao ter sido tdo elevada quanto a relatada no presente estudo, apesar ainda
de ser uma correlagéo alta como pode ser observada.

A patrtir disso pode-se complementar que mesmo que elas apresentam alta
correlacdo, ou que apenas uma delas necessite ser inclusa no processo de sele¢cao
elas nao podem ser consideradas as mesmas caracteristicas, pois diferem no local de
deposicdo de gordura (SILVA et al., 2017). HA também mudancas de regifes
gendmicas que vao influencia-las. Os genes que atuam depositando lipideos nem
sempre Sao 0S mesmos, Vvisto que a metilacdo depende dos locos gendémicos. Vale
ressaltar que as caracteristicas de interesse econémico sdo governadas por muitas
variantes de pequenos efeitos, indicando a presenca de efeitos poligénicos (SILVA et
al., 2017).

Foi demonstrado na literatura correlacdo entre as caracteristicas mencionadas,
por Kluska et al. (2018) de 0,74, o que indica alta correlagcdo genética, mas ainda
inferior a relatada no presente estudo. A mesma situacao se aplica a Caetano et al.
(2013), onde os autores relatam correlagcéo entre as caracteristicas de 0,64, também

de alta magnitude, mas as diferencas sdo observadas devido a diferenciacdo do
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método estatistico utilizado, ndo fazendo uso da abordagem ssGBLUP. Neste
contexto, observa-se que os valores referentes as herdabilidades e as diferencas nos
modelos estatisticos podem resultar em correlacdes genéticas distintas.

Valores semelhantes aos obtidos neste estudo foram relatados por
GRIGOLLETO et al. (2020) (0,97). O valor obtido foi decorrente de animais da raca
Montana utilizando também a abordagem genbmica. Observou-se que o estudo
presente, assim como os da literatura que fizeram uso da abordagem ssGBLUP
apresentaram valores semelhantes ou iguais de parametros genéticos. Tal fato pode
ser justificado por Gordo et al. (2016), qual relatou que ao substituir a matriz tradicional
pela matriz gendmica junto a mesma, observou melhores precisdes das
caracteristicas de carcaca em aproximadamente 17% em machos Nelore jovens.

Outra possivel justificativa pode vir a ser, que a inclusdo de informacdes
genbmicas na matriz de relacionamento possa ter contribuido para corrigir a matriz
tradicional, obtendo uma maior proporcao da variancia genética. Pode-se constatar
que, a inclusdo de informacdes gendmicas € uma maneira promissora de atingir uma
precisdo aceitavel de previsbes de parametros genéticos, circunstancia relevante
guando se trata de situacfes que os registros fenotipicos séo limitados ou ausentes
para uma das caracteristicas que apresentam alta correlagéo, como no caso de EGP8
e ACAB, de maneira que esta abordagem também pode ser utilizada para animais
jovens em programas de avaliacdo genética (MEHRBAN et al., 2019). A utilizacdo de
animais mais jovens geneticamente superiores acarretaria na diminuicao de intervalo
de geragcOes denotando maior intensidade de selecdo dentro dos rebanhos (NETO
SILVA et al., 2020).



20

4. CONCLUSAO

Devido a utilizacdo do método ssGBLUP pode-se afirmar que os parametros
genéticos estimados apresentaram melhores coeficientes de herdabilidade e
correlagdo genética. As estimativas obtidas corroboram com a tese de que
caracteristicas avaliadas podem ser utilizadas como critério de selecdo na raca
Nelore. Por fim, devido a elevada correlagcdo genética entre EGP8 e ACAB,
recomenda-se a utilizacdo de apenas uma das caracteristicas como critério de

selecgdo, visto que a sele¢cdo de uma resultara em selecdo indireta da outra.
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